

































これまでの解析として茎頂部分の de novo RNA-seq 解析が行われている。気中条件下で温度と光
強度を変化させて育成した植物体から葉原基を含む茎頂を取り出して全 RNAを抽出し RNA-seq ラ
イブラリを作成した。作成したライブラリを用いて次世代シーケンサーによりmRNAの断片配列情













2.1 de novo アセンブル転写産物配列データ
















既知のアミノ酸配列データベースNon-redundant protein sequences from GenPept, Swissprot, PIR, 
PDF, PDB, and NCBI RefSeq（nr）を用いて blastX によるmRNA配列 -アミノ酸相同性検索を行い，
コンティグと相同な遺伝子を探索した。blastX 結果は xml 形式で出力され，相同性のあるアミノ酸
配列名，マルチプルアライメント結果等の情報を含む。データベースには表のように相同性のあるア










3 Evalue Balstx で出力される e-value。小数または指数形式で示される。
2.2.2 Gene ontology（GO）の関連付け
blastX 検索によって見つかった相同な遺伝子が機能的に既知である場合，その遺伝子には
biological process，cellular component，molecular function のいずれかの情報を示すGO term および










Gene ontology の関連付けによりコンティグに割り当てられた GO ID
（例：GO:0000001）
107Rorippa aquatica 遺伝子情報データベースの構築
上記のGO情報テーブルはGO ID のみを含んでいるが，Gene Ontology では 1つの GO ID および
それと対応するGO term，それらが属する namespace が定義されている。それらの定義については





1 Go GO ID。上記GO情報テーブルにふくまれるものと相同。
2 Namespace
各 GO が 属 す る namespace。biological process，cellular component，
molecular function のいずれかに分類されている。















フィルタである。blast 検索では相同性の確度として e-value が出力され，この値が小さいほど確度は
大きい。このフィルタによってより確度の高い検索結果のみを出力することが可能になった。2つ目
は出力数のフィルタである。データベースに登録されている blastX 結果には 1つのコンティグにつ
き e-value が小さい順に 20 個までの検索結果が登録されているが，閲覧性の向上のため上位のデー
タのみの出力に対応した。この検索により既知の機能遺伝子と相同な R. aquatica のコンティグ配列
の取得を可能にした。
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図 1　blastX 検索結果キーワード検索画面






































RNA-seq が進行中である。また，de novo アセンブルによるゲノム配列の取得も行われている。この
ように様々な方面から R. aquatica のゲノムおよび遺伝子情報が解析され，多くのデータが得られて
きている。今後も取得された多様な解析結果をデータベースとして登録することで各研究間の連携を
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Abstract
Rorippa aquatica shows several interesting traits, such as leaf formation in response to 
environmental conditions and regeneration from a piece of leaf in the absence of exogenous plant 
hormones. However, complete genome and transcript data for this species are not yet available and 
several ongoing analyses are underway to obtain these using next-generation sequencing. At this 
stage, the obtained datasets are quite large and the outputs are in different formats.
In this study, we tried to construct a database to store and integrate data from various studies on R. 
aquatica. Furthermore, to improve the accessibility of these data, we have also developed a graphical 
user interface. 
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